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タイトルの説明

メモリー制限 (resource constraint) 
● スパコンといった効率よいハードの代わりに、
携帯品を使う

機密情報 (privacy) 
● 個人的なデータを隠す

用途 
● バイオインフォマティクス 

研究のキーワード :
1) 圧縮
2) 索引
3) 情報保護

(B04 班 : 渋谷先生の専門 )
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私の背景

● ‘15~‘18: 博士課程 @ TU Dortmund 【ドイツ】

● ‘18~’20: PostDoc @ 九州大学
上司：稲永俊介　（ B01 班 : 竹田研究室）

● ‘20~: 助教 @ 東京医科歯科大学
上司：坂内英夫
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研究の履歴
● 可逆圧縮 : 　　　　　　

– 圧縮方法を高速に作ったり

圧縮の比較ができる framework
● 文字列組合せ論
● 少領域データ構造
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研究の背景： precision medicine

● 患者の遺伝子に基づく、特化した医療の選択

● ヒトの遺伝子 : 3 ⋅ 109 塩基対

● 患者の遺伝子の特徴をどう見つけるか？

→患者の遺伝子が reference genome の中に
出現するか検索する
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read mapping
任意の read ( 遺伝子の部分 ) R の出現を
reference genome の中から発見する

● 病気の発見に役立つ
● 個人的な薬などが開発できる

reference genome

        

                 患者の
                   read R
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                                     https://fda.gov

遺伝子データの急激な増加

これまでに
羅列した菌の
遺伝子データが
加速的に増加して
いる
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近年の遺伝子データの羅列
● 依頼できる量が大きくなる
● 安くなる
● 保存のために
圧縮が必須になる

                                                   https://biotech.ufl.edu/lab-services/
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１番目の目的：圧縮

例：
入力は Saccharomyces Cerevisiae 20 個体のDNA 列

ACTG..
TCAA..

200 MB

素朴な圧縮方法なのに
圧縮率は高い

61 MB

gz

14 MB50 MB

bz2 rlbwt

[Dinklage ら '17]

高反復データに対して、
gz ・ bz2 のような既存の
圧縮方法は良くない

データ
圧縮
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２番目の目的：索引
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複数の 
reference genome を
利用したほうが良い
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複数の reference genomes

pangenome は複数の遺伝子を纏める 

⇒入力のデータは膨大 
● 圧縮が求められるが、検索は困難になる
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pangenome に
対するデータ構造が
必要だ

圧縮だけではなく、
既存のデータ扱い方
は不十分だ
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解決策： compressed index

● 圧縮したデータの上に索引を作ることができる
（例：文法圧縮、 rlbwt 、など）

● しかし構築はたくさん領域が必要
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索引構築領域の増加

　

[Gog ら ' 14]

[Prezza ら '18]

ヒトの染色体 19 番目の個体数
比較：
[Boucher ら '21]
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２番目の目的：索引

[Gog ら '14]

圧縮された接尾辞木

● たくさん領域が必要
● 機能：豊富

[Prezza ら '18]

rlbwt に基づいて索引

● 少領域
● 機能：少ない

同じような機能を実現するために
新しいアルゴリズムの提案が必要
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3 番めの目的：情報保護

医療データは個人的な情報なので、漏洩は厳禁

● Datafly system [Sweeney '98]: 住所などを隠す

● しかし、遺伝子だけでも、個人が特定できる
(虹彩の色といった対立遺伝子から容姿を
特定できる） [Bonomi ら '20] 

⇒ pangenome 索引から個人情報が漏洩する可能性
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暗号化された BWT
● scrambled BWT [Külekci '12]
● alphabet の順列 π を無作為に作る

– BWT(π(T)) を保存し、

– π を暗号の key にする
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組合せ爆発の作り方
● key の組合せの数は σ! 種類

DNA: σ =4, IUPAC = 16
● σ は小さい場合は、 すべての σ! 通りを簡単
に計算できる ( しらみつぶし探索 )

● idea : 圧縮方法を合成する

BWT(π(T)) → BWT(π( 文法圧縮 (T)) 

文法の非終端記号の種類は文字より圧倒的に多い
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BWT と文法の組合せ

● しかし、圧縮された文字列に基づいた BWT 
索引は考えられていなかった
– WCTA’21 ( 先週 ): [鄧 , 楷 , K., 定兼 ]
新しい文法圧縮が考案された

● まだ理論的に面白い結果が出ていない ☹

B04 班
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暗号以外の保護方法
● k anonymity [Sweeney, Samarati '98]
● ℓ diversity [Machanavajjhala ら '07]
● string sanitization  [三重野ら '21] など

● 共通点はノイズを追加すること
B01 班 
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まとめ

膨大な遺伝子データの管理
● 圧縮されたデータの索引付け
● 同時に、情報を保護する
● どこでも利用するために、少領域を目指す

これからよろしくお願い致します
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